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TÓM TẮT  
 Loài Dầu mít (Dipterocarpus costatus) là loài phân bố hẹp trong Rừng nhiệt đới núi thấp Đông Nam Bộ. 
Do khai thác quá mức vào những năm 1980 và 1990, cùng với nơi sống của chúng bị thu nhỏ, loài này được 
đưa vào Sách đỏ thế giới năm 1998 và cần được bảo vệ. Để bảo tồn loài Dầu mít, đánh giá đa dạng di truyền 
loài đã được điều tra trên cơ sở phân tích 9 locus microsatellite (SSR), từ 86 cá thể trưởng thành. Chín locus 
đều có kết quả đa hình. Tổng số 27 allele đã được ghi nhận cho tất cả locus nghiên cứu. Chỉ số băng đa hình 
(PIC) cho mỗi cặp mồi đa hình trung bình 0,207 (0,034-0,514) và chỉ ra mức độ đa hình thấp. Các giá trị đặc 
điểm của mỗi cặp mồi SSR cũng được xác định, RP (3,092), PD (0,342) và MI (0,389). Dẫn liệu chỉ mức độ đa 
dạng di truyền loài Dầu mít ở Rừng nhiệt đới Đông Nam Bộ thấp, số allele cho một locus là NA = 2,3, hệ số 
gen dị hợp tử quan sát HO = 0,131, hệ số gen dị hợp tử kỳ vọng HE = 0,147 và hệ số cận noãn cao FIS = 0,104-
0,135. Hiện tượng thắt cổ chai cũng được tìm thấy ở Rừng phòng hộ Tân Phú (Đồng Nai) và Vườn Quốc gia 
Lò Gò - Xa Mát (Tây Ninh) (p<0,01). Kết quả nghiên cứu này đã chỉ ra tầm quan trọng cần phải bảo tồn nguồn 
gen loài Dầu mít ở Rừng nhiệt đới Đông Nam Bộ. 
Từ khóa: Bảo tồn, dầu mít, Dipterocarpus costatus, đa dạng di truyền, microsatellite  
MỞ ĐẦU 
 Các loài cây họ Dầu (Dipterocarpaceae) là những 
cây rừng phổ biến và đóng vai trò quan trọng về giá 
trị sinh thái và kinh tế. Có khoảng trên 40 loài cây họ 
Dầu với 6 chi được tìm thấy ở Việt Nam, phần lớn là 
cây bản địa và đặc hữu (Nghĩa, 2005). Do giá trị 
thương mại và nhu cầu của người dân địa phương, 
các loài cây họ Dầu đã bị khai thác quá mức. Rừng, 
nơi sống của cây Dầu cũng bị suy giảm cả về diện 
tích và chất lượng. Các mảnh rừng còn lại là hậu quả 
của quá trình phân cắt. Kết quả này làm ảnh hưởng 
đến nơi sống của cây họ Dầu. Hiện tại, 33 loài cây họ 
Dầu đang bị đe dọa ở mức độ toàn cầu. Dầu mít 
Dipterocarpus costatus hiện được tìm thấy ở Vườn 
Quốc gia Bù Gia Mập (Bình Phước), Tân Phú (Đồng 
Nai) và Vườn Quốc gia Lò Gò - Xa Mát (Tây Ninh), 
với số lượng khoảng 150 cây. Đây là loài sinh sản 
lưỡng tính và thụ phấn nhờ côn trùng. Hoa lớn và có 
mùi thơm. Quả xuất hiện vào tháng 2 hàng năm. Quả 
5 sóng, bao gồm hạt giống số một hạt duy nhất, với 
hai cánh dài 6-10 cm. Hạt được phát tán nhờ gió. Dầu 
mít là một loài quan trọng và là thành phần chủ đạo 
trong hệ sinh thái và kinh tế của khu rừng mưa vùng 
đất thấp tại Đông Nam Bộ. Gỗ Dầu mít cứng, là một 
trong những loại gỗ tốt nhất trong chi Dipterocarpus. 
Gỗ được dùng chủ yếu cho các công trình xây dựng. 
Nhựa cây cũng được sử dụng một nguồn cung cấp 
nhựa để sơn tàu thuyền. Loài thích độ ẩm cao khác 
nhau, từ 75% đến 85% và lượng mưa cao 1500 mm 
đến 2200 mm và nhiệt độ trung bình hàng năm từ 
250C đến 270C và mùa khô kéo dài 4-6 tháng. Mặc dù 
phần lớn các loài Dầu là đối tượng đang được bảo vệ 
trong các khu bảo tồn thiên nhiên và vườn quốc gia, 
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chúng vẫn đang trong tình trạng bị đe dọa.  
 Bảo tồn và quản lý một loài đòi hỏi các thông tin 
về sinh thái và tính đa dạng di truyền. Chỉ thị 
microsatellite (Single Sequence Repeat - SSR) là một 
trong những công cụ được sử dụng rộng rãi cho việc 
đánh giá các mô hình đa dạng di truyền ở thực vật và 
chỉ thị này có tiềm năng, lợi thế cho việc điều tra các 
loại cây quý hiếm. Trên thế giới, chỉ thị 
microsatellite được ứng dụng phổ biến cho các 
nghiên cứu về đa dạng di truyền đối với một số loài 
cây họ Dầu (Ujino et al., 1998; Takeuchi et al., 
2004). 
 Hiện nay, chúng ta thiếu các tư liệu về sinh học 
sinh thái, đặc biệt mức độ đa dạng di truyền loài và 
quần thể của loài Dầu mít. Mức độ đa dạng di truyền 
cao đảm bảo sự duy trì tồn tại của chúng ở hiện tại 
và tương lai trong điều kiện biển đổi khí hậu. Hơn 
nữa, duy trì mức độ cao đa dạng di truyền quần thể 
và loài đảm bảo tiềm năng tiến hóa của loài ở các thế 
hệ tiếp theo. Bởi vậy, trong bài báo này một số chỉ 
thị SSR được sử dụng để điều tra mức độ đa dạng di 
truyền quần thể và loài, cũng như sử dụng để đánh 
giá hiện tượng thắt cổ chai quần thể (suy giảm số 
lượng alelle và gen dị hợp tử tại locus đa hình trong 
quần thể suy giảm kích thước) của loài Dầu mít ở 
Rừng nhiệt đới Đông Nam Bộ, góp phần cho các nhà 
quản lý đưa ra các giải pháp bảo tồn, phục hồi và 
phát triển bền vững. 
VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 
 Nghiên cứu được tiến hành tại ba khu rừng nhiệt 
đới thường xanh núi thấp ở Tân Phú (Đồng Nai), tọa 
độ 11o05’ Bắc và 107o27’ Đông, độ cao 124 m; 
Vườn Quốc gia Bù Gia Mập (Bình Phước), tọa độ 
12o12’ Bắc và 107o08’ Đông, độ cao 350 m; và 
Vườn Quốc gia Lò Gò - Xa Mát, tọa độ 11o37’ Bắc 
và 159o47’ Đông, độ cao khoảng 10 m. Thảm thực 
vật đặt trưng bởi rừng nhiệt đới với các họ đặc trưng 
như họ Dầu (Dipterocarpaceae), họ Đậu (Fabaceae), 
họ Thầu dầu (Euphobiaceae) và họ Côm 
(Elaeaocarpaceae). Các loài cây dầu thường ở tầng 
tán bao gồm vên vên, dầu nước, dầu mít, sao đen chò 
và chai. Tấu trắng cũng gặp ở khu vực này. Rừng 
này thuộc rừng thứ sinh phục hồi sau khai thác chọn 
vào những năm 1980 và 1990.  
 Khí hậu khu vực nghiên cứu được phản ánh bởi 
gió mùa nhiệt đới, hai mùa rõ rệt trong năm. Lượng 
mưa hằng năm khoảng 2500 - 2800 mm, tập trung 
chủ yếu vào mùa mưa từ tháng 4 đến tháng 10, nhiệt 
độ trung bình năm 27oC với độ ẩm 78%.  
 Để đánh giá tính đa hình của các cặp mồi 
microsatellite cũng như hiện tượng thắt cổ chai của 
quần thể nhỏ và cô lập, chúng tôi đã thu thập 86 mẫu 
vỏ từ 86 cá thể Dầu mít: Tân Phú (31 cá thể), Bù Gia 
Mập (27) và Lò Gò – Xa Mát (28). Mẫu vỏ cây được 
đánh số, bảo quản trong silicagel tại hiện trường và 
sau đó chuyển về phòng thí nghiệm và bảo quản ở 
nhiệt độ -70oC cho đến khi mẫu được lấy ra phân 
tích DNA.  
 DNA tổng số được tách chiết từ vỏ cây tươi 
bằng phương pháp CTAB (Doyle,  Doyle, 1990) có 
cải tiến cho phù hợp với điều kiện phòng thí nghiệm. 
Mẫu được nghiền bằng cối sứ có sử dụng nitrogen 
lỏng. Xác định nồng độ DNA bằng máy quang phổ 
kế hoặc điện di trên gel agarose 0,8%. Sau khi loại 
RNA bằng enzyme RNAase, nồng độ DNA được 
pha loãng đến 10ng/µl. Chín cặp mồi SSR đã được 
sử dụng cho đánh giá tính đa hình và hiện tượng thắt 
cổ chai cho mỗi quần thể nghiên cứu (Bảng 1). PCR 
được tiến hành với thể tích mỗi phản ứng gồm có: 25 
µl, trong đó chứa các thành phần gồm dung dịch đệm 
1 x PCR; 2,5 mMgCl2, 2 mM dNTPs; 0,5 pmol cho 
mỗi mồi xuôi hoặc ngược; 10 ng DNA tổng số và 0,5 
U Taq polymerase. Quá trình nhân bản được tiến 
hành trên máy Gene amp PCR system 9700 theo chu 
trình nhiệt sau: (1) Biến tính ban đầu: 94oC trong 3 
phút; (2) Biến tính: 94oC trong 1 phút; (3) Bắt cặp: 
55oC trong 1 phút; (4) Kéo dài: 72oC trong 1 phút; 
(5) Lặp lại (2) đến (4): 40 chu kỳ; (6) Phản ứng kết 
thúc hoàn toàn: 72oC trong 10 phút; (7) Giữ sản 
phẩm ở 4oC. Điện di sản phẩm trên gel 
Polyacrylamide 6% trong 40 ml dung dịch đệm 1 x 
TAE, nhuộm Ethidium bromide và chụp ảnh trên 
máy soi gel của hãng CLEARVER.  
 Hiệu quả của mỗi cặp mồi SSR được phân tích 
thông qua các chỉ số PIC (Polymorphism 
Information Content - hệ số đa hình), Rp (resolving 
power - chỉ số khác nhau của cặp mồi) và PD 
(Discrimination power - chỉ số khác biệt giữa các 
cặp cá thể) và MI (Marker index - chỉ số đa dạng 
trung bình của các băng đa hình) được mô tả bởi 
Prevost và Wilkinson (1999). Đa dạng di truyền 
quần thể theo các phần mềm GenAlex (Peakall, 
Smouse, 2006) và Arlequin (Excoffer et al., 2005) 
bao gồm NA (Số allele cho một locus), HO (observed 
heterozygosity - Hệ số gen dị hợp tử quan sát), HE 
(Hệ số gen dị hợp tử kỳ vọng - expected 
heterozygosity, FIS (Hệ số cận noãn - inbreeding 
coefficient) và FST (Hệ số sai khác giữa các quần thể 
- genetic differentiation). Xác định hiện tượng thắt 
cổ chai (bottleneck) cho mỗi quần thể Dầu mít trên 
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cơ sở 3 mô hình, IAM (Infinite Allele Model - Mô 
hình allele không xác định), SMM (Mô hình đột biến 
từng bước - Stepwise Mutation Model) và TPM (Mô 
hình đột biến 2 giai đoạn - Two-phase Mutation 
Model) sử dụng phần mềm BOTTLENECK ver. 1.2 
(Piry et al., 1999). 
 
 




Trình tự mồi SSR Trình tự lặp Kích thước 
(bp) 






(AG)15 193 55 Isagi et 
al., 2002 
Dipt03 F-5’-ACAATGAAACTTGACCACCCAT-3’     
R-5’-CAAAAGGACATACCAGCCTAGC-3’ 




















(GA)6 170 55  Terauchi, 
1994 
Shc07 F-5’-ATGTC CATGT TTGAG TG-3’ 
R-5’-CATGG ACATA AGTGG AG-3’ 
(CT)8CA(CT)5CA 
CCC(CTCA)3CT(CA)10 








KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 
Đánh giá tính đa hình của các cặp SSR 
 Với 9 cặp mồi microsatellite, từ 86 cá thể trưởng 
thành đã xác định được 27 allele khác nhau, với kích 
thước dao động từ 90 bp đến 340 bp. Các allele lặn 
không được tìm thấy ở tất cả các locus SSR. Với loài 
Dầu mít ở Rừng nhiệt đới Đông Nam Bộ, chín locus 
nghiên cứu đều cho kết quả đa hình. Số allele trung 
bình 2,3 cho một locus, dao động từ 2 ở 3 locus 
Shc11, Dipt05 và Dipt06 đến 4 ở 2 locus Dipt03 và 
Dipt04. Các giá trị PIC, PD, Rp và MI đã được xác 
định cho 9 locus đa hình (Bảng 2). Giá trị PIC được 
tính toán cho tất cả các cặp mồi SSR đa hình. Giá trị 
PIC cao nhất (0,514) được tìm thấy ở cặp mồi
Dipt03 và thấp nhất (0,034) ở Dipt05; giá trị PIC 
trung bình là 0,207. Giá trị PD dao động từ 0,070 
(Dipt05) đến 0,633 (Dipt03), trung bình 0,342. 
Tương tự, giá trị Rp dao động từ 1,86 (Dipt03) đến 
4,6 (Dipt01), trung bình 3,092. Giá trị MI dao động 
từ 0,017 (Dipt05) đến 1,506 (Dipt04), trung bình 
0,389. Kết quả cũng chỉ ra các giá trị này thấp nhất 
được tìm thấy ở locus Dipt05 và cao nhất ở locus 
Shc11. Kết quả các giá trị này của loài Dầu mít thấp 
so với giá trị này (PIC = 0,324) của loài Thông xuân 
nha (Pinus armandii subsp. xuannhaensis) ở Khu 
Bảo tồn Thiên nhiên Xuân Nha (Nguyen Minh Tam 
et al., 2015). Các giá trị này đã phản ánh các cặp mồi 
SSR cung cấp những thông tin có giá trị về đặc điểm 
loài Dầu mít và có số lượng băng đa hình thấp ở 
rừng nhiệt đới Đông Nam Bộ.  
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Bảng 2. Số allele và các giá trị PIC, PD, Rp và MI cho các locus đa hình. 
 
Locus Số allele PIC PD Rp MI 
Dipt01 3 0,129 0,222 4,6 0,103 
Dipt03 4 0,514 0,633 1,86 1,175 
Dipt04 4 0,482 0,571 3,25 1,506 
Dipt05 2 0,034 0,070 3,0 0,017 
Dipt06 2 0,180 0,285 2,68 0,060 
Dipt07 3 0,141 0,472 3,32 0,188 
Dipt08 3 0,191 0,318 2,8 0,153 












Chú thích: PIC:  Hệ số đa hình, Rp: Chỉ số khác nhau của cặp mồi, và PD: Chỉ số khác biệt giữa các cặp cá thể, và MI: Chỉ 
số đa dạng trung bình của các băng đa hình) 
 
Đa dạng di truyền quần thể 
 Giá trị đa dạng di truyền quần thể của loài 
Dầu mít ở Rừng nhiệt đới núi thấp Đông Nam Bộ 
được trình bày ở Bảng 3. Giá trị đa dạng di 
truyền của loài Dầu mít ở Rừng phòng hộ Tân 
Phú (HO và HE) là cao hơn khi so sánh với loài 
này ở Vườn Quốc gia Bù Gia Mập và Vườn Quốc 
gia Lò Gò - Xa Mát. Hệ số gen dị hợp tử quan sát 
ở Rừng phòng hộ Tân Phú là 0,152, cao hơn so 
với hệ số này ở Vườn Quốc gia Bù Gia Mập) với 
HO = 0,099, và Vườn Quốc gia Lò Gò - Xa Mát 
với HO = 0,143. Tương tự, hệ số gen dị hợp tử lý 
thuyết ở Rừng phòng hộ Tân Phú là  0,174, trong  
khi đó hệ  số  này  thấp hơn ở Bù Gia Mập với 
HE = 0,110 và Lò Gò - Xa Mát (HE = 0,166). Hệ 
số cận noãn được tìm thấy ở Tân Phú là 0,104, 
thấp hơn so với hệ số này ở Lò Gò – Xa Mát (FIS 
= 0,135, p = 0,05) và cao hơn so với Bù Gia Mập 
(FIS = 0,071).  
 
Bảng 3. Các giá trị HO, HE và FIS của các quần thể Dầu mít ở Đông Nam Bộ. 
 













Bù Gia Mập 27 0,099 0,110 0,071 ns 
Lò Gò – Xa Mát 28 0,143 0,166 0,135 0,05 
Trung bình  0,131 0,150 0,103  
 
Chú thích: HO: Hệ số gen dị hợp tử quan sát, HE: Hệ số gen dị hợp tử kỳ vọng, FIS: Hệ số cận noãn, P: mức ý nghĩa, ns: 
không có ý nghĩa. 
 
 
 Kết quả đa dạng di truyền của loài Dầu mít ở 
Đông Nam Bộ đều thấp hơn so với một số loài Dầu 
khác ở Việt Nam, như Dầu rái (Dipterocarpus 
alatus) với HO = 0,209 và HE = 0,239 (Nguyen Minh 
Tam et al., 2014); Sao đen (Hopea odorata) với HO = 
0,366 và HE = 0,356 (Nguyen Thi Phuong Trang et 
al., 2014). Khi so sánh đa dạng di truyền của loài 
Dầu mít (D. costatus) với một số loài Dầu khác cũng 
chỉ ra mức độ di truyền thấp hơn nhiều như loài 
Shorea leprosula (HO = 0,63-0,66, HE = 0,69-0,71; 
Ng et al., 2004), Parashorea malaanonan (HO = 
0,26, HE = 0,46; Abasolo et al., 2009). Bên cạnh đó, 
số allele cho một locus (NA) ở loài Dầu mít nghiên 
cứu cũng thấp hơn nhiều như S. leprosula (NA = 11,0 
- 11,4; Ng et al., 2004), Dryobalanops aromatic (NA 
= 5,1; Lim et al., 2001). Tuy nhiên, cũng có kết quả 
di truyền của loài Dầu rái ở Thái Lan thấp hơn (HO = 
0,088, HE = 0,092; Changtragoon, 2001) loài Dầu mít 
nghiên cứu.       
 Như vậy, suy giảm rừng liên quan đến phân cắt 
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nơi sống, suy giảm nơi sống và khai thác gỗ của loài 
Dầu mít là những nguyên nhân chủ yếu và có thể 
giải thích mức độ đa dạng di truyền thấp của loài 
Dầu mít ở cả 3 khu rừng nghiên cứu. Số lượng cá thể 
của loài Dầu mít ở mỗi khu vực chỉ còn khoảng 50 
cá thể trưởng thành và chỉ tìm thấy ở mảnh rừng thứ 
sinh đã được phục hồi sau khai thác. Không có cây 
tái sinh của loài này được tìm thấy ở cả 3 khu rừng. 
Rõ ràng, số lượng cá thể thấp có thể ảnh hưởng đến 
số lượng alelle của loài Dầu mít. Như vậy, quần thể 
nhỏ cũng dẫn đến quan hệ cận noãn giữa các cá thể ở 
cùng một nơi sống và chỉ ra mức độ thiếu hụt hệ số 
gen dị hợp tử của loài Dầu mít ở cả 3 khu rừng. 
 Mức độ khác nhau giữa các cặp quần thể nghiên 
cứu (FST) cũng được xác định từ kết quả phân tích 
AMOVA và chỉ ra rằng hầu hết sự khác nhau này 
đều có ý nghĩa với p<0,05. Giá trị khác nhau giữa 
các cặp quần thể dao động từ 0,315 giữa quần thể Bù 
Gia Mập và Lò Gò - Xa Mát đến 0,481 giữa Tân Phú 
và Bù Gia Mập, trung bình 0,402, (p<0,05) và dòng 
gen trao đổi (gene flow) giữa các quần thể, trung 
bình 0,37 (0,269 giữa Tân Phú và Bù Gia Mập đến 
0,544 giữa Bù Gia Mập và Lò Gò – Xa Mát). Kết 
quả này chỉ ra giữa các nơi thu thập loài Dầu mít ở 
trạng thái cô lập, sự trao đổi di truyền là rất thấp.  
 
Hiện tượng thắt cổ chai quần thể 
 Ba mô hình đột biến, gồm có IAM, SMM và 
TPM được sử dụng cho phân tích Bottleneck (Bảng 
4). Quần thể Tân Phú, kiểm định giả thiết SIGN 
(SIGN test) đã chỉ ra số gen dị hợp tử kỳ vọng vượt 
trội là 4,27 (IAM), 4,25 (TPM) và 4,77 (SMM) cao 
hơn số gen dị hợp tử quan sát vượt trội ở cả ba mô 
hình IAM, TPM và SMM. Theo lý thuyết, quần thể 
có hiện tượng suy giảm kích thước hữu hiệu thể 
hiện sự suy giảm tương quan với số allele và hệ số 
đa dạng di truyền tại các locus đa hình. Số allele bị 
suy giảm nhanh hơn hệ số đa dạng quần thể. Kết
quả cho thấy, đối với quần thể Tân Phú kiểm định 
SIGN đã chỉ ra mức độ khác nhau giữa hai hệ số 
gen dị hợp tử quan sát và kỳ vọng theo mô hình đột 
biến IAM và TPM không có ý nghĩa (p>0,05),  
trong khi đó ở mô hình SSM sự khác nhau này là có 
ý nghĩa (p<0,001). Kiểm định Chuẩn (T2) ở quần 
thể này cung cấp đa dạng di truyền vượt trội có ý 
nghĩa (p<0,05) ở cả 3 mô hình IAM (-1,976), SMM 
(-4,280) và TPM (-2,141) và có ý nghĩa (p<0,05). 
Kiểm định giả thiết Wilcoxon, giá trị xác suất 0,019 
(IAM), 0,097 (TPM) và 0,002 (SMM) là có ý nghĩa 
và chỉ ra có hiện tượng thắt cổ chai ở quần thể này. 
Như vậy, kết quả kiểm định SIGN, Chuẩn và 
Wilcoxon đều chỉ ra hiện tượng thắt cổ chai trong 
quần thể Dầu mít ở rừng phòng hộ Tân Phú. Kiểm 
định Mode-shift cũng được sử dụng như phương 
pháp tiếp theo để xác định hiện tượng thắt cổ chai 
tiềm năng của quần thể Tân Phú. Số allele với tần 
số thấp (0,01-0,1) chiếm tỉ lệ lớn nhất (0,478) và 
phân bố dạng “L-shaped” bình thường. 
 Cũng tương tự, quần thể Bù Gia Mập, kiểm định 
SIGN cho cả 3 mô hình IAM, SMM và TPM đều chỉ 
ra số gen dị hợp tử kỳ vọng vượt trội đều thấp hơn số 
gen di hợp tử quan sát vượt trội, và không có ý nghĩa 
(p>0,05). Kiểm định Chuẩn (T2) đã chỉ ra đa dạng di 
truyền vượt trội ở cả 3 mô hình IAM (-1,017; 
p>0,05), TPM (-1,115; p>0,05) và SMM (-1,979; 
p<0,05). Kiểm định giả thiết Wilcoxon, mô hình đột 
biến được tìm thấy có ý nghĩa ở TPM và SSM 
(p<0,05). Kiểm định theo phương pháp Mode-shift 
chỉ ra số allele với tần số thấp (0,01-0,1) chiếm tỉ lệ 
cao nhất (0,462) và phân bố dạng “L” bình thường. 
Đối với quần thể Lò Gò - Xa Mát, kiểm định cả 3 giả 
thiết SIGN, kiểm định Chuẩn (T2) và Wilcoxon cho 
cả 3 mô hình đột biến IAM, TPM và SMM đều chỉ 
ra sự khác nhau giữa hệ số gen dị hợp tử quan sát và 
kỳ vọng có ý nghĩa (p<0,05). Như vậy, kết quả cho 
thấy hiện tượng thắt cổ chai được tìm thấy ở 2 quần 
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Bảng 4. Mô hình đột biến ở mức độ quần thể loài Dầu mít. 
Mô 
hình 
Kiểm định SIGN Kiểm định 
Chuẩn  
Kiểm định Wilcoxon 
Tân Phú:   
IAM Hex = 4,27 
Hd = 7; Hox = 2  
p = 0,1158 
T2= -1,976 
p = 0,024 
p (xác suất phân bố bất đối xứng  đối với  gen dị hợp tử  thiếu hụt) = 
0,009 
p (xác suất phân bố bất đối xứng đối với gen dị hợp tử vượt trội)  = 
0,993 
p (xác suất phân bố bình thường cho gen dị hợp tử vượt trội/thiếu hụt) 
= 0,019 
TPM Hex = 4,25 
Hd = 7; Hox = 2  
p = 0,117 
T2= -2,141 
p = 0,016 
p (xác suất xác suất phân bố bất đối xứng đối với gen dị hợp tử  thiếu 
hụt) = 0,005 
p (xác suất phân bố bất đối xứng đối với gen  gen dị hợp tử vượt trội)  
= 0,997 
p (xác suất phân bố bình thường cho gen dị hợp tử vượt trội/thiếu hụt) 
= 0,097 
SMM Hex = 4,77 
Hd = 9; Hox = 0  
p = 0,001 
T2= -4,280 
p = 0,001 
p (xác suất phân bố bất đối xứng cho gen dị hợp tử  thiếu hụt) = 
0,0009 
p (xác suất phân bố bất đối xứng cho gen dị hợp tử vượt trội)  = 1,000 
p (xác suất phân bố bình thường cho gen dị hợp tử vượt trội/thiếu hụt) 
= 0,002 
Bù Gia Mập:   
IAM Hex = 2,62 
Hd = 5; Hox = 1  
p = 0,1787 
T2= -1,017 
p = 1,547 
p (xác suất phân bố bất đối xứng cho gen dị hợp tử  thiếu hụt) = 0,055 
p (xác suất phân bố bất đối xứng cho gen dị hợp tử vượt trội) = 0,961 
p (xác suất phân bố bình thường cho gen dị hợp tử vượt trội/thiếu hụt) 
= 0,109 
TPM Hex = 2,72 
Hd = 5; Hox = 1  
p = 0,1582 
T2= -1,115 
p = 0,132 
p (xác suất phân bố bất đối xứng cho gen dị hợp tử  thiếu hụt) = 0,015 
p (xác suất phân bố bất đối xứng cho gen dị hợp tử vượt trội) = 0,992 
p (phân bố bình thường cho gen dị hợp tử vượt trội/thiếu hụt) = 0,031 
SMM Hex = 3,04 
Hd = 5;Hox = 1  
p = 0,102 
T2= -1,979 
p = 0,024 
p (xác suất phân bố bất đối xứng cho gen dị hợp tử  thiếu hụt) = 0,015 
p (xác suất phân bố bất đối xứng cho gen dị hợp tử vượt trội) = 0,992 
p (xác suất phân bố bình thường cho gen dị hợp tử vượt trội/thiếu hụt) 
= 0,031 
Lò Gò - Xa Mát:   
IAM Hex = 4,26 
Hd = 9; Hox = 0  
p = 0,003 
T2= -2,149 
p = 0,016 
p (xác suất phân bố bất đối xứng cho số gen dị hợp tử  thiếu hụt) = 
0,001 
p (xác suất phân bố bất đối xứng cho số gen dị hợp tử vượt trội) = 
1,000 
p (xác suất phân bố bình thường cho số gen dị hợp tử vượt trội/thiếu 
hụt) = 0,002 
TPM Hex = 4,37 
Hd = 9; Hox = 0  
p = 0,002 
T2= -2,343 
p = 0,009 
p (xác suất phân bố bất đối xứng cho gen dị hợp tử  thiếu hụt) = 0,001 
p (xác suất phân bố bất đối xứng cho gen dị hợp tử vượt trội) = 1,000 
p (xác suất phân bố bình thường cho gen dị hợp tử vượt trội/thiếu hụt) 
= 0,002 
SMM Hex = 4,73 
Hd = 9;Hox = 0  
p = 0,001 
T2= -4,433 
p = 0,001 
p (xác suất phân bố bất đối xứng cho gen dị hợp tử  thiếu hụt) = 0,001 
p (xác suất phân bố bất đối xứng cho gen dị hợp tử vượt trội) = 1,000 
p (xác suất phân bố bình thường cho gen dị hợp tử vượt trội/thiếu hụt) 
= 0,001 
 
Chú thích:  Thông số cho TPM (biến = 30% và SMM trong TPM=70%), số lần tính được lặp lại 1000; Hex: số gen dị hợp tử kỳ 
vọng vượt trội, Hd: Số gen dị hợp tử thiếu hụt; Hox: Số gen dị hợp tử quan sát vượt trội; p: Xác suất phân bố gen dị hợp tử. 
 
 




      Những kết quả nghiên cứu di truyền loài Dầu mít 
ở rừng nhiệt đới Đông Nam Bộ đã chỉ ra loài Dầu 
mít duy trì mức độ đa dạng di truyền khá thấp (NA = 
2,3; Ho = 0,131 và He = 0,147). Kết quả này phản 
ánh mối quan hệ cận noãn cao liên quan đến số 
lượng cá thể của loài Dầu mít ở Đông Nam Bộ thấp 
ở cả 3 quần thể. Trong thời gian khảo sát, cây con tái 
sinh không được tìm thấy ở cả khu rừng này. Kết quả 
phân tích hiện tượng thắt cổ chai ở cả 3 khu vực 
nghiên cứu đều chỉ ra rằng kích thước quần thể thấp 
(số cá thể trong mỗi quần thể rất thấp, khoảng 50 cá 
thể cho mỗi quần thể) làm suy giảm số lượng allele 
trong mỗi locus đa hình và hệ số gen dị hợp tử quan 
sát. Để góp phần bảo tồn loài Dầu mít ở Rừng nhiệt 
đới núi thấp Đông Nam Bộ, bảo tồn chuyển vị là giải 
pháp cấp bách hiện nay. Phương pháp này sẽ làm 
tăng số lượng cá thể hiện có trong tự nhiên hoặc có 
thể tạo ra quần thể mới có kích thước lớn hơn có thể 
duy trì tính đa dạng di truyền cao và có khả năng 
chịu đựng tốt trong môi trường bất lợi. 
 
Lời cảm ơn: Nghiên cứu được hỗ trợ từ nhiệm vụ 
Bảo vệ môi trường, mã số VAST.BVMT.01/15-16 và 
Quỹ IFS No#D/5766-1. 
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EVALUATION OF SSR MARKERS AND A BOTTLENECK IN DIPTEROCARPUS 
COSTATUS POPULATIONS IN TROPICAL RAIN FORESTS OF DONG NAM BO  
 
Nguyen Minh Duc1, Vu Dinh Duy2,3, Tran Thi Viet Thanh2, Nguyen Thi Ngan1, Nguyen Thi Hai Ha4,  
Nguyen Thi Phuong Trang1, Bui Thi Tuyet Xuan1,3, Nguyen Minh Tam2,5               
1Institute of Ecology and Biological Resources, Vietnam Academy of Science and Technology  
2Vietnam National Museum of Nature, Vietnam Academy of Science and Technology 
3College of Life Sciences, Northwest A&F University, Yangling, Shaanxi, 712100, China 
4College of Forestry Biotechnology  
5Gradutate University of Science and Technology, Vietnam Academy of Science and Technology 
SUMMARY 
 Dipterocarpus costatus (Dipterocarpaceae) is restrictly distributed in lowland rainforests in southeast 
Vietnam. Due to over - exploitation and habitat destruction in the 1980s and 1990s, the species is listed as 
threatened. Understanding the genetic variation within and among D. costatus populations that occur in forest 
patches is necessary to establish effectively conservation strategies for this species. To conserve the species in 
tropical forests, genetic diversity was investigated on the basis of nine microsatellites (single sequence repeat, 
SSR). In all, eighty six D. costatus individuals in Dong Nam Bo rainforests were analyzed. All of the nine loci 
were polymorphic. A total of 27 alleles were observed across the screened loci. The polymorphic information 
content (PIC) averaged 0.207 (0.034 – 0.514) and indicated low polymorphic value. Other values including 
discrimination power (PD = 0.342), resolving power (Rp = 3.092) and Marker index (MI = 0.389) were 
revealed. The SSR data indicated a high genetic diversity (NA = 2.3; Ho = 0.131 and He = 0.147) and the 
inbreeding value was high, FIS= 0,104-0,135. Bottleneck tests found two out of three populations under the two 
phase model, suggesting a decline of recent population size. This study also indicated the importance of 
conserving the genetic resources of Dipterocarpus costatus species in Dong Nam Bo rainforests. The 
threatened status of D. costatus was related to a lack of genetic diversity. All populations remained in small 
forest patches and isolation. The conservation atrategy should be established an ex-situ conservation site with 
new big population for this species from all genetic groups, which might improve its fitness under different 
environmental stresses. 
Keywords: Dipterocarpus costatus, genetic diversity, species conservation, SSRs 
 
